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        漁業生産量に対する養殖生産量の割合
一■囲■■囲■■国■■團■
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al．， 1985； Tsing et al．， 1989； Hose et al．， 1989； Hose et al．， 1990； Hose et al．，
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についての報告がある。アメリカンロブスターでは、22℃以上の水温で飼育すると、

























et al．， 1983， Soderhall et al．， 1983； Martin et al．， 1985； Tsing et al．， 1989； Hose
et al．， 1989； Hose et al．， 1990； Hose et al．， 1992； Kondo et al．， 1992； Martin et al．，
















は、真菌の感染（Persson et al．，1987；Hose et al．，1989；Unestam et al．，1972 Hose
















































ーでクローニングされた（：Luo et al．，2003， Zhallg et al，，2004）。
IO
抗微生物因子（Anti microbial peptide；AMP）
 抗微生物タンパク質（Anti microbial p eptide；AMP）は多くの生物から報告され
ており、微生物に対する初期生体防御に重要な役割を果たしていると考えられてい




ラムを有する（Boman et al．，2003，，Hancock et al．，2000）。これらのAMPは、異
なるアミノ酸配列を持っているにもかかわらず、多くは両親媒性の二次構造をとっ
ている。そのため、この構造がAMPとしての機能に重要であると考えられている
（Bulet et al， 2004）
ペナエジン






ム陽性菌に対する抗菌活性を有しており、 the Atlantic white shrimp
Litopenaeus setiferus ［Cuthbertson， et al．， 2002］， the black tiger shyimp
Penaeus monodon ［Supungul et al， 20041 and the Chinese shrimp




 Anti lipopolysaccharide factors［ALF］はカブトガニ（Tachypleus tridentatus、
：Limulus polyphemus）の血球から発見されて以来、エビ類にも存在することが















 エビ類では、L． vannamei and L． setiferus ［Gross et a1．，2001， Bartlett et a1．，
2002，Vargas et al．，2004］のEST解析の結果、 Carcininと相同なタンパク質であ
るCrustinが報告された。以来、 CrustinやCrustin様タンパク質が同定され、 P．
monodon ［Supungul et al．， 2004］， ［Chen et al．， 2004］ an d ［Supungul et al．， 20e2］，
Marsupenaeus j aponicus ［Rattanachai et al．， 2004］， E chinensis ［Zhang et al．，
2007］， Homarus gammarus ［Hauton et al．， 2006］， Panulirus argus ［Stoss et al．，
12
20041and Pacifastacus len．iusculus ［Jiravanichp aisa1 et al．，2006］などで報告さ
れている。
 CrastinはCarcinin同様、システイン残基re gionとWAP（whey acidic domein）
ドメインを有する。このWAP領域は、8システイン残基特定の領域にある50ア
ミノ酸モチーフである。WAPドメインは4つの分子内ジスルフィド結合で強固な
構造を保っている［GrUtter et al．，1988， Tsunemi et al．，1993】。 WAPドメインに
は多様な機能があり、タンパク質分解酵素阻害［Sa■enave et al．，2000】、抗微生物
活性［Shugars et al．，1999， Wiedow et al．，1998］などが報告されている。近年では、
シングルWAPドメインがL． vannamei and P． mollodonの血球のcDNAライブ







ンクを持つ21塩基のdsRNA（small interferi ng RNA ： siRNA）にプロセシングさせ
る（Elb ashir評論，2001）。このsiRNAと呼ばれる短い特徴的なRNAがRNAiに
よる配列特異的な遺伝子サイレンシングの開始物質となる。siRNAはRNA一ヌク


































 （Hoffmann et al．， 1999）
 近年、To■やToll様受容体（Toll－like receptor；T：LR）が主要なPRPとして外
来微生物の認識に重要であることが明らかになってき（A短raθ’認，2001， A：kiraθ6

















1996，：Lemaitre et a！．，1996， Takedaθ6認，2003）。ハエは、異物特異的なパター
ン認識タンパク質を有している。近年では、PRRがTo■経路やIMD経路の上流
lor
で重要であることが明らかにされている（Bischoffθ’認，2004， Michel et al，2001，
Choe et al， 2002， Takehana et al．， 2002， Takehana et al．， 2004）．
 一方で、エビ類では遺伝子解析の結果、ホワイトシュリンプ（L．vannamei）、
ウシエビ（P．monodon）、クルマエビ（M． japonicus）などでT：LRのホモログがクロ
ーニングされており構造解析が進められている（Yang et al．，2007，，Mekata et al．，




 ホワイトスポット病（white spot disease；WSD）は、1992年に台湾で始めて発生した
（Chou et al．，1995）。その後、すぐにアジア各国に広がりをみせ（Na：kano et a1．，1994）、
1990年代後半には太平洋を隔てたアメリカ大陸にも拡散して甚大な被害をもたらしてい
る（Dura：nd et al．，2000， Takahashi et a1．，1994）。試算によれば、ホワイトスポット病に
よる被害額は、発生当初から2001年までの累積でアジアで60億USドル以上、アメリカ
で10－20億USドルとされている（：Lightner，2003）。
本病は、white spot sy且drome virus（WSSV）によるウイルス性疾病である。 WSSVは
多くの野生のエビや、カニからも検出されており（Flegel et al．，1997， Lo et a1．，1996）、
強い病原性と広い宿主範囲を特徴とする。ひとたび本病が発生してしまうと、3－10日間で
全滅してしまうことがあるため被害が大きい（Lightner，1996）。
 当初、日本ではRV－PJ（rod・shap ed nuclear virus of Penaeus ／‘aρonicus）と呼ばれ
たが（lnouye et al．，1994）、その後、病名はPAV（penaeid acute Viremia）、原因ウイル
スはPRDV（penaeid rod・shaped DNA Virus）と再命名された（lnouye et al．，1996）。
現在、国際獣疫事務局（The World Organisation for Animal Health；OIE）では、病

















et al。，2001， Van et al．，2001］。本ウイルスの分類学的位置はInternational
committee on Taxonomy of Viruses（ICTV）によって新規に設立されたNimaviridae













Dickinson and Company， USA）を鋳型に用い、以下の条件でPCRを行った。反応
液には各チューブには1plのpEGFPをO．51pl、10×Takara Ex taq（5 unit／ml）を
0．5pl、10×Ex taq buffer（キットに付属）を5pt、 dNTP mixtureを4p1および、各
プライマーセット（100pmol／pl）（table 1）を0．5plずつ：PCRチューブに加えた。この
反応溶液をPCR thermal cycler MP（Biolad， o O）に供し、 table 1の条件でPCR反
応を行った。
1－2．電気泳動による産物の確認

























 一本鎖RNAの合成にはT7 RiboMaxTM Express：Large Scale RNA Production
System（Promega， USA）を用いた。反応液には、2－4で精製した111gのセンス
鎖用DNAおよびアンチセンス無用DNAそれぞれに10plのRiboMAXTM Express
































































10×Takara Ex taq（5 unit／ml）をO．5p1、10×Ex taq buffer（キットに付属）を5111、
dNTP mixtureを4Ptおよび、各プライマーセット（100pmol／pl）（table2）を0．5P．1
ずつPCRチューブに加えた。この反応溶液をPCR thermal cycler MP（Biolad，
US）に供し、 table 1の条件でPCR反応を行った。
3－2 ターゲットDNAの精製















































































































 AA－dUTP標識cDNAの精製には、 Labelstar Array：Kit Cleanup
Module（QIAGEN， Germany）を用いた。 AA－dUTP標識cDNA溶液に260plの
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         unknown
■■岡■・
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